
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2022, 62(3): 930–948  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20210416  

Review 综  述 
 

                           

基金项目：国家自然科学基金(31870097)；山东省博士后创新项目(201903075) 

Supported by the National Natural Science Foundation of China (31870097) and by the Shandong Postdoctoral Innovation 
Project (201903075) 
*Corresponding author. E-mail: xinyufeng@qfnu.edu.cn 
Received: 13 July 2021; Revised: 4 September 2021; Published online: 24 September 2021 

微生物硫代谢及其驱动下建立的生物生态关系 

王亚鑫，吴玉，张洪琳，曲晓华，辛玉峰* 

曲阜师范大学生命科学学院，山东 曲阜 273165 

 

王亚鑫 , 吴玉 , 张洪琳 , 曲晓华 , 辛玉峰 . 微生物硫代谢及其驱动下建立的生物生态关系 . 微生物学报 , 2022, 62(3): 

930–948. 
Wang Yaxin, Wu Yu, Zhang Honglin, Qu Xiaohua, Xin Yufeng. Microbial sulfur metabolism and the bioecological relationships 
driven by sulfur metabolism. Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(3): 930–948. 

摘   要：硫在环境中广泛存在，是生物细胞的主要构成元素，微生物、动物和植物的硫基础代

谢途径之间存在着广泛联系。本文以微生物硫代谢为主线，全面总结了硫在 3 类生物中的 4 条主

要代谢途径，并重点阐明了其共性、区别及联系。微生物参与了所有硫的主要代谢，是驱动硫生

物循环的主要动力。微生物异化硫还原降低了环境中甲烷的挥发，微生物、植物实施的同化性硫

还原为动物提供了大量有机硫源，而植物、动物则选择性地缺少了异化或同化硫还原；硫氧化在

3 种生物中普遍存在且路线相似，其中，硫转移酶对氧化产物的多样化起到了重要的调节功能；

发生在植物中的硫矿化尚不太清楚，而微生物、动物的硫矿化为植物硫同化提供了新的无机硫底

物。自然界中，肠道微生物和宿主动物、根际微生物与植物根、动植物腐败后微生物的矿化、环

境中微生物的氧化和还原等依托硫的代谢建立的生态关系，极大程度促进了硫元素的生物地球化

学循环。 
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Microbial sulfur metabolism and the bioecological 
relationships driven by sulfur metabolism 

WANG Yaxin, WU Yu, ZHANG Honglin, QU Xiaohua, XIN Yufeng* 
School of Life Science, Qufu Normal University, Qufu 273165, Shandong, China 

Abstract: Sulfur, an essential component of all living cells, is ubiquitous in the nature. Sulfur 

metabolic pathways in microorganisms, animals, and plants demonstrate various relationships. Based 

on microbial sulfur metabolism, this paper summarized four main metabolic pathways of sulfur in 

microorganisms, animals, and plants, and highlighted the similarities, differences, and relationships. 

Microorganisms, the major driving force of biological sulfur cycle, participate in all the main metabolic 

pathways of sulfur. The dissimilatory sulfur reduction by microorganisms reduces the volatilization of 

methane in the environment. The assimilatory sulfur reduction by microorganisms or plants yields 

abundant organic sulfur sources for animals, while plants and animals lack the function of dissimilatory 

or assimilatory sulfur reduction. Sulfur oxidation occurs in all the three kinds of organisms with similar 

pathways, in which sulfur transferase diversifies the oxidation products. Sulfur mineralization in plants 

is still unclear, but the mineralization in animals or microorganisms enables additional inorganic sulfur 

substrate for sulfur assimilation in plants. In the nature, the sulfur metabolism-based ecological 

relationships, such as the relationships between intestinal microorganisms and host animals and 

between rhizosphere microorganisms and plant roots, microbial mineralization of decayed animals and 

plants, and microbial oxidation and reduction of sulfur, significantly enhance the biogeochemical 

cycling of sulfur. 
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硫(sulfur)是维持细胞生长和生态循环的重

要非金属元素之一[1]，它的化合价从–2 到+6，

并且硫化合物性质普遍活跃，可发生多种自发

反应，因此硫化合物在生物细胞和环境中以多

种形态存在。在生物细胞中，主要是有机硫和

无机硫 2 种形式，前者包含氨基酸类(半胱氨酸、

甲硫氨酸、高半胱氨酸和胱氨酸等)、生物素

(biotin)、含 Fe-S 簇蛋白质和还原性巯基(-SH) 

(谷胱甘肽(glutathione，GSH)等)；无机硫包含

硫化氢(hydrogen sulfide，H2S)、硫烷硫(sulfane 

sulfur，S0)、硫代硫酸盐(thiosulfate，S2O3
2–)、

连四硫酸盐 (tetrathionate，S4O6
2–)、亚硫酸盐

(sulfite，SO3
2–)和硫酸盐(sulfate，SO4

2–)等。硫

元素的主要存在形式依赖于环境的改变，由深

海热液口喷发出的流体中含有高浓度的硫化

物，与周围海水混合后会产生硫代硫酸盐、多

聚硫化物和单质硫等含硫物质[2]；而在海洋沉

积物中，上层的沉积物中含有高浓度的硫酸盐，

有大量的硫酸盐还原微生物 (sulfate reduction 

microorganisms，SRM)在此处氧化有机碳并进

行硫酸盐还原反应生成 H2S，这是海洋沉积物

中硫乃至碳生物地球化学循环的主要驱动力

之一[3]。 

硫元素构成了重要的细胞物质，并且在信

号传递、氧化还原平衡、促进基因表达及维持

基础代谢活动等方面都发挥着重要作用[4]。硫
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元素不仅维持生物个体生长，也是连接微生物

与动物或植物之间重要新陈代谢途径的桥梁。

例如，肠道微生物矿化有机硫产生 H2S
[5]，H2S

本身具有生物毒性，可抑制细胞色素活性而影

响生物生长[4]，迫切需要进一步氧化为低毒的

硫化合物，但是肠道微生物本身通常不具有

H2S 氧化酶[6]，需要依赖于其动物宿主将 H2S

氧化为低毒性盐类[7]，而 H2S 及其氧化对宿主

本身的生长发育等也具有积极的促进作用[4]，

因此，肠道微生物与宿主动物之间以 H2S 的产

生及氧化为纽带，建立了重要的生态共生关系。

此外，根际微生物与植物根、动植物死亡后释

放有机硫的微生物矿化、微生物之间的硫氧化

与还原等都存在着类似的以硫代谢为基础的生

态关系，这些生态关系的建立有助于硫在生物

圈中的循环以及促进碳、氮和硫等重要物质在

自然环境中的协同代谢。 

本文以微生物硫代谢为主线，结合硫在动

物、植物中代谢的特异性和共性等重点分析了

硫的氧化、还原、同化以及矿化等 4 条主要代

谢途径，并对不同生物间产生的硫基础生态关

系进行了初步探讨，以期阐明硫元素在连接生

物圈不同生物之间的循环过程及其重要作用，

为进一步研究硫元素的生理意义和在生态循环

中的重要作用提供理论基础。 

1  硫元素生物循环概述 

硫元素在生物中主要的循环过程可简要分

为 硫 还 原 (sulfur reduction) 、 硫 氧 化 (sulfur 

oxidation) ， 无 机 硫 化 合 物 的 同 化 (sulfur 

assimilation)以及有机硫化合物的矿化(organic 

sulfur mineralization) 4 条代谢途径(图 1)。为简

化和突出本文重点，关于无机硫之间的氧化、

还原、歧化以及有机硫转化等反应，本文不再

赘述。 

 
 
图 1  微生物硫代谢驱动生物硫循环 
Figure 1  Sulfur biological cycles driven by 
microbial sulfur metabolisms. 

 
硫还原指将氧化态硫化合物还原的过程，

用于还原的电子供体可以是硫化合物或其他化

合物如有机碳或氮等，如硫酸盐还原作用是生

物在缺氧环境下，以硫酸盐(SO4
2–)作为电子受

体矿化有机碳生成二氧化碳 (CO2)和硫化氢

(H2S)的过程，主要发生在硫酸盐浓度较高地区

如深海热液口、盐沼泥炭地、红树林湿地等环

境中；硫氧化是将处于还原态的含硫化合物

H2S、硫烷硫(S0)等氧化成硫代硫酸盐、亚硫酸

盐或硫酸盐等氧化态硫化合物的过程，硫氧化

释放电子并参与能量生成；无机硫化合物同化

是指无机硫经过吸收、转运、还原以及整合等

步骤转化为有机硫的过程[8]；有机硫化合物的

矿化主要是有机物上含有的巯基、二硫化合物

等在微生物或硫酸酯酶的作用下生成 H2S 或其

他无机硫化合物的过程。其中，微生物参与了

所有硫的主要代谢(图 1)，是驱动硫生物循环的

主要动力。 

2  硫还原(sulfur reduction) 

2.1  硫酸盐还原 
硫酸盐还原可分为异化性硫还原(dissimilatory 

sulfur reduction，Dsr)和同化性硫还原(assimilatory 
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sulfur reduction，Asr)，2 种还原方式在产物和

途径上具有很高的相似性，都产生 5-磷酸腺苷

(adenosine-5-phosphosulfate，APS)和亚硫酸盐

作为中间产物，均产生 H2S，只是催化的酶不

尽相同；另外，异化性硫还原产生的 H2S 会

进一步氧化或者释放到细胞外，而同化性硫还

原则整合 H2S 进入氨基酸合成途径以生成半

胱氨酸。 

2.1.1  硫酸盐转运 

微生物和植物通常吸收硫酸盐作为硫源，

动物可以摄取硫酸盐但不能用作硫源。微生物

中硫酸盐吸收转运体(sulfate uptake transporter，

SulT)是负责硫酸盐和硫代硫酸盐吸收的主要

转运家族，属于 ATP 结合盒(ABC)蛋白质的超

家族(SulP)[9]，这与在莱茵衣藻(Chlamydomonas 

reinhardiit)的叶绿体中发现的硫酸盐渗透酶相

似[10]。拟南芥(Arabidopsis thaliana)的硫酸盐转

运子家族共有 12 个成员，可以分为 4 个亚家族：

AtSultr 1–4，分别负责不同组织和胞内的硫酸

盐转运[9]。最近，在拟南芥、油菜(Brassica napus)

中鉴定出第 5 种转运体，该组转运体的成员在

底物特异性、定位以及调控方面各不相同，例

如在拟南芥中的 AtSultr5;2 和甘蓝型油菜中的

Sultr5;1[9]。 

哺乳动物没有同化硫酸盐的能力 [8]，但硫

酸根对于维持动物体内的离子稳态至关重要[9]，

因此在动物体内也普遍存在着硫酸盐转运体，

其中最主要的是 SulP 家族成员 (哺乳动物

SLC26 家族)，动物中的硫酸盐转运体特异性通

常不高，它们除硫酸盐外还可以转运碳酸氢盐

或氯化物等[11]。在哺乳动物肝脏和肾脏线粒体

内 膜 中 ， 还 高 表 达 另 一 种 转 运 蛋 白 DIC 

(dicarboxylate carrier)，它可以运输丙二酸盐、

苹果酸盐、琥珀酸盐、硫酸盐、亚硫酸盐和硫

代硫酸盐等[12–13]。 

2.1.2  异化硫酸盐还原 

异化硫酸盐还原主要发生在缺氧环境中，

硫酸盐取代氧气作为电子受体，是生态环境中

硫循环的主要驱动力之一，环境中一般由 SRM

完成该过程，SRM 包含多种细菌和古菌，横

跨多个系统发育谱系 [14]。异化硫酸盐还原需要

经历多个步骤：首先硫酸盐通过疏水膜被运输

到细胞质中，然后被 ATP 硫酸化酶 (sulfate 

adenylyltransferase，Sat)催化并消耗 ATP 形成

中间体 APS，接着 APS 被 APS 还原酶(APS 

reductase，APR)还原成亚硫酸盐，最后亚硫酸

盐 经 由 异 化 亚 硫 酸 盐 还 原 酶 (dissimilatory 

sulfite reductase，Dsr)还原为 H2S (图 2)。 

 

 
 
图 2  同化和异化硫酸盐还原 
Figure 2  Assimilation and dissimilation of sulfate reduction. 
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Sat是 ATP硫酸化酶(ATP sulphurylase)家族

的一种，ATP 硫酸化酶通常广泛分布在 SRM 或

哺乳动物中。Sat 酶消耗 1 分子 ATP 将硫酸盐

离子活化生成 APS，并释放磷酸离子，这是同

化和异化硫酸盐还原都具有的相同步骤。APR

分为同化型和异化型 2 种，前者由二巯基化物

或二硫化物组成，参与同化性硫酸盐还原，SRM

中用于还原 APS 的是异化型 APR，异化型 APR

由呈异二聚体结构(αβ)的黄素腺嘌呤二核苷酸

和 2 个[4Fe-4S]活性中心构成[15]，APR 还原 APS

产生亚硫酸盐。Dsr 主要由 DsrAB 与 DsrC 构成，

在将亚硫酸盐还原为 H2S 的过程中，DsrAB 提

供 4 个电子先将亚硫酸盐还原为 S0，DsrC 提供

2 个电子用于进一步还原 [16]。在对 DsrC 和

DsrAB 晶体结构的研究中发现，DsrC 的碳末端

插入 DsrAB 二聚体的裂缝中，并在 DsrAB 活性

位点的西罗血红素(siroheme)附近含有一个高度

保守的半胱氨酸 Cys104[17]，DsrAB 还原亚硫酸

盐产生的 S0 与 DsrC 的 Cys104 形成三硫化物

(trisulfide)，之后 DsrC 与 DsrAB 解偶联，然后

膜上的 DsrJOP 复合物将 DsrC 的二硫键还原[18]。 

动物自身没有硫酸盐或亚硫酸盐还原的能

力，但是部分动物可以依赖寄生于体内的微生

物进行硫酸盐还原，例如从人体粪便中分离到

2 株脱硫弧菌，它们是人体肠道内含的 SRM 的

优势菌，通常利用乳酸盐、乙醇或氢作为硫酸

盐还原的电子供体，并且它们在不存在硫酸盐

的情况下，还可以还原亚硫酸盐、硫代硫酸盐

或硝酸盐[19]。有趣的是，许多肠道微生物不具

有 H2S 氧化的能力[5–6]，由其产生的 H2S 对微生

物本身具有毒性，需要由在动物肠道细胞线粒

体中的 H2S 氧化酶氧化为低毒的硫代硫酸盐[4]，

这是动物和微生物之间以硫代谢为基础建立的

重要生态关系(图 3A)。但是，当释放到肠道内

的 H2S 浓度过高时可能导致肠道炎症等疾病产

生，这解释了在溃疡性结肠炎患者中发现了大

量 SRM 的事实[20]。 

异化硫酸盐还原在碳元素的生物地球化学

循环中起到重要的调节作用。自然环境中，产

甲烷作用造成大量的温室气体甲烷的产生[21]，

在异化硫酸盐还原过程中，以硫酸盐作为电子

受体矿化了部分有机碳，减少了产甲烷作用的

有机碳底物，因此异化硫酸盐还原可竞争性的

减少甲烷产生[14]，据估计，在湿地土壤中异化

硫酸盐还原可减少约 30%的甲烷产生[22]，这样

的抑制作用同样发生在海洋沉积物中[23]。 

 

 
 
图 3  以硫元素循环为基础的生态关系 
Figure 3  The ecological relationships based on the cycles of sulfur. A: intestinal microorganisms and 
intestinal cells; B: rhizosphere microorganisms and plant roots; C: environmental microorganisms. 
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2.2  其他无机硫化合物的还原 
除硫酸盐以外，硫烷[24]、连三硫酸盐[25]、

硫代硫酸盐以及亚硫酸盐[26]等化合物也可以作

为呼吸链的电子受体而参与异化性还原反应。

例如，硫代硫酸盐是一些硫还原细菌的首选电

子受体，因为硫代硫酸盐不需要经过硫酸盐还原

的第一步还原反应消耗 ATP，它可以直接由硫转

移酶(sulfur transferase，ST)生成亚硫酸盐并还  

原 [27]，或经由硫代硫酸盐还原酶 (thiosulfate 

reductase)直接催化还原为 H2S
[28]。 

3  硫氧化(sulfur oxidation) 

微生物、动物和植物均具有一定的硫氧化

能力。从 H2S 出发，硫氧化过程中依次产生如

S0、SO3
2–、S2O3

2–等中间产物，终产物一般为

SO4
2–，氧化产物与生物及其环境条件如氧含量

等有着重要关系。目前已知的硫氧化酶主要有

硫醌氧化还原酶系统(SQR/PDO/ST)、黄素细胞

色素 c 脱氢酶(FCSD)、逆向异化亚硫酸盐还原

酶系统 (reverse Dsr， rDsr)、亚硫酸盐氧化酶

(sulfite oxidase，SOE)及 Sox 多酶氧化系统等。 

3.1  H2S 的氧化 
H2S 主 要 是 通 过 硫 醌 氧 化 还 原 酶

(sulfide:quinone oxidoreductase，SQR)和黄素细

胞色素硫化物脱氢酶(flavocytochrome c sulfide 

dehydrogenase，FCSD)进行氧化，这 2 个酶催

化 H2S 的产物都是 S0，但是催化机制不同。SQR

广泛分布在动物、植物和微生物中，有多种类

型[29]，纯化后的 SQR 是与一个 FAD 辅基结合

型单体蛋白质，定位于细胞膜上并与膜紧密结

合[30]，而 FCSD 是由 fccA 和 fccB 基因编码的   

2 个 c 型细胞色素亚基紧密结合形成的异源黄

素蛋白二聚体[31]，一般为存在于微生物周质空

间(periplasm)的可溶性蛋白 [31–32]，但在某些细

菌如无色硫杆菌 Thiobacillus sp. W5 中被鉴定

为膜结合蛋白[33]，其细胞定位可能与可利用的

底物和催化机制相关。SQR 依赖其辅基 FAD 将

H2S 氧化为 S0，产生的电子通过细胞膜上的辅

酶 Q 或甲基萘醌进入呼吸链[30]，生成的 S0 在有

合适受体(如 GSH)时会与 GSH 通过自发反应生

成谷胱甘肽过硫化物 (glutathione persulfide，

GSSH)，GSSH 进而被过硫化物双加氧酶(persulfide 

dioxygenase，PDO)氧化为亚硫酸盐 [34–35]。S0

在没有合适的受体时会暂时结合在 SQR的保守

半胱氨酸上，随着 H2S 的多轮氧化反应，SQR

上结合的 S0 会以 S8 的形式脱落下来并在胞内

积累[36]。FCSD 与 SQR 的电子受体不同，它利

用细胞色素 c 作为电子受体氧化 H2S 到 S0。

FCSD 系统被认为是在低 H2S 浓度区域可能有

作用[37]，因此，一般情况下认为 SQR 是主要

的硫氧化系统[31]，这种情况尤其是在高 H2S 浓

度区域更明显。我们课题组通过基因敲除及生

理实验等，证实了在异养细菌罗尔斯通氏菌

Cupriavidus pinatubonensis JMP134 中共存的

SQR 和 FCSD，在氧化硫化物的过程中，SQR

起到了主要的氧化作用 [38]，但在生态环境中，

这 2 个酶的作用尚需要进一步的组学和实验

证据。 

正常人体或哺乳动物内产生的 H2S 都是通

过 SQR 氧化并在 PDO 酶的进一步催化下产生

硫代硫酸盐和硫酸盐，并排出体外[7,39–40]。有少

量的 H2S 会进入循环系统，H2S 在血浆(plasma)

中的浓度大约只有 150 nmol/L。H2S 在血浆中

会通过 RBCs (red blood cells)进行以金属蛋白

(主要是占血浆总蛋白约 1%–3%的高铁血红蛋

白 methemoglobin)为主的氧化而去除，并产生

硫代硫酸盐和多硫化物 (hydropolysulfides ，

R-S-Sn-S
–)[41]，这是 H2S 在动物中新的氧化方式。 

Sox 系统(sulfur oxidation system)是由多个

酶组成的硫氧化系统，首先在 α-变形菌副球菌
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Paracoccus versutus 和 P. pantotrophus 中被发

现，“核心”的 Sox 系统主要由 7 个基因编码的  

4 个酶组成，分别是 SoxYZ、SoxXA、SoxB 和

SoxCD。Sox 系统的主要功能是氧化硫代硫酸

盐[42]，但有文献报道，把 Sox 系统的各个酶体

外纯化并组合在一起，该系统可以氧化 H2S 为

硫酸盐 [43]，但缺少在生物细胞内的证据。我

们课题组最近通过生理和生化分析，在细菌

C. pinatubonensis JMP134 中确认了核心的 Sox

系统并不具备直接氧化 H2S 的能力，而是必须

要与 FCSD 联合后才能氧化 H2S，其直接产物

为硫代硫酸盐[38]。 

自然界中，由于异化性硫酸盐还原可以产

生大量的 H2S，H2S 是重要的环境污染物，而硫

氧化途径可以重新将 H2S 或其他气态硫化物氧

化为可溶性的硫酸盐，这样既减少环境污染，

又将硫元素保留在原环境中减少了流失。我们

课题组发现普通环境中存在的 H2S 氧化菌和非

氧化菌[29]，它们之间通过硫的氧化和还原达到

生态平衡(图 3C)，这充分说明了硫氧化在生态

循环中的重要性。 

在许多酸性环境如矿山中，由嗜酸微生物

参与的生物浸出过程(bioleaching)，在回收有用

金属的同时氧化硫化物，促进了硫生物化学循

环。以嗜酸氧化亚铁硫杆菌 (Acidithiobacillus 

ferrooxidans)[44]等自养型微生物为代表的浸矿

微生物广泛分布在变形菌门、厚壁菌门、放线

菌门以及古细菌中[45]。在浸出过程中，金属离

子价态转变往往与质子(H)的产生与流转、硫化

物的氧化和还原等过程紧密耦合。尽管这些微

生物本身的硫循环途径已经相对清楚[46]，但是

它们参与浸出的具体机制如直接作用[47]、间接

作用[48]或联合作用[49]等仍然存在争议，这些机

制之间的主要区别在于嗜酸微生物的参与程序

与方式。硫化物在氧化过程中，可能产生硫代

硫酸盐或多硫化物作为中间产物，最终氧化为

硫酸盐[49]，生物浸出伴随的硫化物氧化是自然

界中硫氧化的典型代表。 

动物中 H2S 氧化的目的是解除 H2S 对生物

体的毒害作用，途径与微生物中相似。H2S 对

动物的毒性主要体现在 3 个位点：心血管系统、

中枢神经系统和能量代谢过程[4]，其中，在能

量代谢过程的毒性与在植物中相似，主要体现

在 H2S 抑制线粒体电子传递链(ETC)中的细胞

色素 c 氧化酶(COX)的活性[4]。Hildebrandt 等[7]

蠋在脊椎动物大鼠肝脏和无脊椎动物沙 (Arenicola 

marina)的体壁组织线粒体中，揭示了硫化物氧

化成硫代硫酸盐的机制。膜结合的 SQR 将硫化

物(H2S)氧化成 S0，同时还原 SQR 的半胱氨酸

二硫化物配基并产生过硫化物基团(SQR-SSH)，

产生的电子通过醌池(Qox/Qred)进入呼吸链，最

后通过细胞色素氧化酶(复合物 IV)转移给氧。

之后，线粒体基质中的 PDO 将 S0 与 GSH 自发

反应产生的 GSSH 氧化为 SO3
2–，并消耗了分子

氧和水，最后由硫转移酶催化将第二个过硫化

物从 SQR 转移至 SO3
2–而生成 S2O3

2–，在大鼠

肝脏的线粒体中，S2O3
2–可能被硫代硫酸盐还原

酶(thiosulfate reductase)和亚硫酸盐氧化酶进一

步代谢为硫酸盐。同时，在蠕虫或某些鱼类的

线粒体中已经证明硫化物可以为呼吸链提供电

子，有效浓度与哺乳动物肠道内的硫化物浓度

相当，并且推导了硫化物在线粒体中的氧化过

程：硫化物在失去 2e–后，经辅酶 Q 进入呼吸

链，并相继通过质子泵复合体Ⅲ和Ⅳ，与氧气

结合生成水和氧化产物如硫代硫酸盐、亚硫酸

盐和硫酸盐[50]。 

H2S 可以通过抑制线粒体 COX 的活性，阻

断有氧呼吸过程中能量的产生，导致植物体内

的生命活动不能正常进行，从而使细胞内积累

毒性物质 [51]。植物可以通过硫同化作用整合
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H2S 产生半胱氨酸，从而降低 H2S 的毒性[52]，

也可以通过氧化作用将 H2S 氧化，但植物中 H2S

的氧化有许多不清楚的地方，例如在植物中没

有发现 H2S 氧化的第一个酶如 SQR、FCSD 以

及 Sox 系统等，但是植物中广泛存在着 PDO 和

硫转移酶，这 2 个酶在植物的硫化物脱毒过程

中起到了重要的作用。例如在拟南芥线粒体中，

有机硫矿化产生的 H2S 以未知的途径产生的过

硫化物 GSSH，ETHE1 酶(即 PDO)氧化 GSSH

生成亚硫酸盐，进而在硫转移酶 STR1 的作用

下催化 GSSH 和亚硫酸盐生成硫代硫酸盐，或

者亚硫酸盐进入过氧化物酶体 (peroxisome)在

亚硫酸盐氧化酶的作用下生成硫酸盐。ETHE1

的缺失导致拟南芥早期胚胎发育的缺陷，证明

了硫氧化在植物中的重要作用[53]。 

3.2  硫烷硫(S0)的氧化 
S0 是一种重要的胞内及胞外硫化合物，其氧

化主要由 PDO、SoxCD 或 Dsr 系统等催化完成。 

PDO 在微生物、动物和植物，包括人和拟

南芥的线粒体中广泛存在，它不能直接以自由

S0 为底物，而以 S0 与 GSH 自发反应生成的

GSSH 作为直接底物，将其氧化生成亚硫酸盐

(图 4A)[34–35,40]。亚硫酸盐进一步可与 GSSH 通

过自发反应或在硫转移酶的作用下生成硫代硫

酸盐[54]，继而硫代硫酸盐可由 Sox 系统氧化为

硫酸盐[42]。或者，亚硫酸盐也可由亚硫酸盐氧

化酶直接氧化并生成硫酸盐[55]。 

SoxCD 是 Sox 系统的重要组成部分，其中，

SoxC (43.9 kDa)是以“钼”为辅因子的亚基，

SoxD (38.8 kDa)是一个含 2 个血红素的 c 型细

胞色素，成熟的 SoxCD (约为 190 kDa)是硫烷

脱氢酶(sulfane dehydrogenase)，催化 6 个电子

的转移反应，将一个与蛋白质共价结合的 S0 水

解为 SO3
2–。光合细菌 Allochromatium vinosum

中的 Sox 系统缺少了 SoxCD，该菌在氧化硫代

硫酸盐时积累了大量的 S0[56]，但是 S0 在完整的

Sox 系统氧化硫代硫酸盐过程中则没有积累，

这说明 SoxCD 在 S0 氧化过程中起到重要的作

用，我们课题组在生理水平分析了 Sox 系统氧

化 S0 的情况，表明 S0 可以作为 Sox 系统的底物

被直接氧化，其终产物为 SO4
2–[38]，但是具体的

反应机制以及 SoxCD的参与机制等尚需进一步

的研究。 

紫色硫细菌中的异化亚硫酸盐还原酶系统

(Dsr)催化 S0 的氧化反应。在 A. vinosum 的细胞

质中，Dsr 系统由 15 个开放阅读框(open reading 

frame，ORF)组成，分别是dsrABEFHCMKLJOPNRS，

由这 15 个基因表达所构成的 Dsr 复合酶系，可

以将转运到细胞质内的 S0 最终氧化为 SO3
2–[57] 

(图 4B)，基因 dsr 只存在于储硫型的紫色硫细 

 

 
 

图 4  S0 氧化的途径 
Figure 4  The pathways of S0 oxidation. A: S0 oxidation by PDO; B: S0 oxidation by Dsr. 
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菌中，在非储硫型如紫色非硫细菌中则不存在[58]，

进一步暗示了它在 S0 氧化中可能的重要作用。 

硫转移酶 (sulfur transferase， ST)在动

物 、 植 物 及 微 生 物 中 广 泛 存 在 ， 例 如 在        

C. pinatubonensis JMP134 中，至少含有 8 个硫

转移酶。硫转移酶是一种通过乒乓机制将 S0 从

硫烷供体转移给合适的硫烷受体的酶，以硫代

硫酸盐硫转移酶(thiosulfate sulfurtransferase，

TST)为例，在催化以硫代硫酸盐为供体，以氰

化物为受体的反应时，硫代硫酸盐先与酶作用，

产生 E-S0 的中间体，伴随着亚硫酸盐的产生，

E-S0 再与氰化物发生作用，生成 SCN–，将硫转

移酶从 E-S0 中释放出来。根据硫转移酶的 S0

供体和受体，它可以分为多个种类(表 1)，S0 供

体可以是硫代硫酸盐、过硫化物等，可以作为

S0 受体的有谷胱甘肽、亚硫酸盐及氰化物等[59]，

丰富的供体及受体是硫转移酶生成硫氧化产物

的多样性和灵活性的重要原因之一。 

我们在大肠杆菌中将 SQR、PDO 以及 ST

等重组后，通过研究重组菌氧化硫化物的产物，

详细研究了 ST 的功能，ST 在重组菌中能够促

进多硫化物(polysulfide)与 GSH 的反应速度，从

而促进反应向 GSSH 的方向进行，因此在过表

达硫转移酶时，硫化氢的氧化产物以亚硫酸盐

为主，而当 ST 的关键位点突变后，硫化氢的氧

化产物由亚硫酸盐转变为硫代硫酸盐为主 [54] 

(图 5)。相似的，在人细胞线粒体氧化 H2S 的过

程中，由 SQR 氧化 H2S 后生成的 S0 可能转移

给 GSH、亚硫酸盐或未知的受体(硫氧化还原

蛋白、半胱氨酸或二氢硫辛酸等)，分别生成

GSSH 和硫代硫酸盐等化合物，GSSH 可以被

PDO 氧化为亚硫酸盐。这样，在细胞中存在着

多种 S0 供体和受体，在 ST 的作用下，可以产

生 丰 富 的 产 物 [62] 。 这 些 研 究 说 明 ST 在

SQR/PDO氧化 H2S的产物生成中起到了重要的

调节作用。 

3.3  硫代硫酸盐的氧化 
硫代硫酸盐的氧化主要由 Sox 系统完成，

其中，SoxYZ 是底物结合蛋白，负责通过其

巯基-SH 特异性结合硫代硫酸盐，在 SoxXA

的辅助下，硫代硫酸盐与 SoxYZ 结合生成

SoxYZ-S-S-SO3
2–，该中间产物再经水解酶 SoxB

的催化释放一分子硫酸盐并产生 SoxYZ-S-S–；

在不同种类的细菌中，进一步氧化 SoxYZ-S-S–

所产生的中间产物依赖于酶的种类 [63]。在存

在血钼蛋白 SoxCD 的细菌中如 A. vinosum，

SoxYZ-S-S–会继续在 SoxCD 的催化下生成

SoxYZ-S-SO3
2–，此时该产物会经 SoxB 水解并

释放第二个硫酸盐分子，不会生成硫球；而在

不存在 SoxCD 时，SoxY 结合的硫(SoxYZ-S-S–)

会通过未知途径以硫球的形式储存于周质

空间[64]。不光在自养细菌中，在异养细菌如      
 

表 1  硫转移酶的分类 
Table 1  The classification of sulfur transferases 

STs Donor of sulfur Acceptor of sulfur Active site loop motif References 

TST Thiosulfate Cyanide CRXGX[R/T]※ [59] 

TSTD1 Thiosulfate Glutathione CXXGKR [60] 

MST 3-mercaptopyruvate Cyanide CG[S/T]GVT [59] 

Polysulfide_ST Polysulfide SR or SOR* CXXXXR [61] 

CpDUF442 Polysulfide Glutathione CXXGTR [54] 

CpDUF442 Persulfide Sulfite CXXGTR [54] 

*SR: sulfur reductase; SOR: sulfur oxygenase reductase. ※: alternative residues; X: any amino acid. 
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图 5  硫转移酶的功能[54] 
Figure 5  The function of sulfur transferase[54]. A: H2S oxidation by SQR/PDO/ST; B: H2S oxidation by 
SQR/PDO.  

 
C. pinatubonensis JMP134 等基因组中，也具有

能够氧化硫代硫酸盐的 Sox 系统[38]，说明该系

统是一种广泛存在的硫氧化系统，但它在异养

细菌中的生理功能尚不明确。 

最近有研究报道了在南海的深海冷泉细菌

Erythrobacter flavus 中发现一种硫代硫酸盐代

谢的新途径 [65]，证明了部分 Sox 系统的酶可

以联合其他酶共同完成其氧化过程，2 个硫代

硫酸盐分子在硫代硫酸盐脱氢酶 (thiosulfate 

dehydrogenase A，TsdA)的催化下生成连四硫

酸盐，SoxB 将连四硫酸盐进行水解释放出硫

酸盐，而剩余的硫烷或附着在膜结合的硫醇基

团上，或逐步生成多硫化物形成稳定的 S8，S8

最终会被 SdoA 和 SdoB (两种 PDO)氧化为硫

酸盐。 

动物线粒体中，H2S 氧化产生的硫代硫酸

盐会作为硫烷的供体被 ST 转移到 GSH，生成

过硫化物(GSS–)，GSS–被 ETHE1 (即 PDO)氧化

为亚硫酸盐，进而被亚硫酸盐氧化酶(SOE)氧化

为硫酸盐[66]，这一过程普遍存在于多种动物中。 

3.4  亚硫酸盐的氧化 
亚硫酸盐可在异化硫酸盐还原过程中或

硫 氧 化 过 程 中 产 生 ， 由 于 具 有 亲 核 性

(nucleophilicity) 和强还原能力 (SO3
2–/SO4

2– 的

E0’值为–515 mV)而对生物具有一定的毒性[67]，

因此它在细胞中生成以后需要迅速氧化，氧化

主要由亚硫酸盐氧化酶进行的直接氧化和异化

亚硫酸盐还原作用的逆反应来完成。 

几乎所有的亚硫酸盐氧化酶(SOE)都是以

“钼”为辅因子的酶(molybdoenzymes)，通常被称

为“Mo-Co”蛋白[68]。SOE 在几乎所有的生物类

群中都存在，一般位于周质空间或细胞质中。

SOE有 2种主要形式：(1) SO，sulfite oxidase (EC 

1.8.3.1)，用 O2 作为电子受体，催化 sulfite+ 

H2Osulfate+2H++2e–的反应；(2) SDH，sulfite 

dehydrogenases (EC 1.8.2.1)，则用其他的电子受

体例如细胞色素 c 代替 O2，生成硫酸盐和还原

性的细胞色素 c [69](图 6)。目前在细菌中分离到

的 SOE 有 SorAB、SoxCD 和 YedYZ 等。 

SorAB 是细菌中氧化亚硫酸盐的最主要的

酶系统，由 sorA 和 sorB 2 个基因编码，一般形

成异源二聚体(heterodimeric)，其中 SorA 是含

有 Mo 的大亚基，约 40.2 kDa，而 SorB 是包含

血红素(Heme c)的小亚基，只有 8.8 kDa。SorAB

是一种 SDH，分布于周质空间。细菌中的 SorAB

能直接氧化亚硫酸盐到硫酸盐[38]。 
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图 6  亚硫酸盐的氧化途径 
Figure 6  The pathways of sulfite oxidation. 
 

SoxCD 能催化亚硫酸盐氧化的唯一证据是

当它与其他的 Sox 系统酶(SoxXA、SoxYZ 和

SoxB)协同作用时，可能具有代谢亚硫酸盐的能

力，但是纯化的 SoxCD 酶并不具有亚硫酸盐氧

化活性，却与上述的结论相矛盾[70]。而且，现

有证据表明 SoxCD只能将蛋白结合的硫烷进行

脱氢(氧化)，而不能直接氧化亚硫酸盐[71]。综

上，SoxCD 氧化亚硫酸盐的功能尚需要详细的

生理和生化证据。 

大肠杆菌中的 YdeY 蛋白是一个单体蛋白，

在活性中心包含钼原子，结构分析发现它具有

与 SOE 家族相似的三级结构[72]，YdeY 可能将

电子传递给膜蛋白 YdeZ，YdeZ 含有的 b 型细

胞色素可能作为电子受体，之后的电子可通过

辅酶 Q 继续传递，因此，由 YdeYZ 脱下的电子

最终进入电子传递链与能量产生相偶联。但到

目前为止没有发现这两个蛋白具有能氧化亚硫

酸盐的活性，这可能与 YdeYZ 的结构中缺失了

关键氨基酸有关[73]，因此，YdeYZ 是一个功能

未知的 SOE 类似酶。 

细菌还可以通过反向的异化硫酸盐还原途

径氧化亚硫酸盐为硫酸盐(图 6)。可溶性的 APS

还原酶(APS reductase，APR)包含一个 70–75 kDa

的 α 亚基和一个 18–23 kDa 的 β 亚基[74]，α 亚

基结合 FAD 辅因子[75]，而 β 亚基可能结合 2 个

[4Fe-4S]的蛋白[76]，该酶在 AMP 的存在下，催

化亚硫酸盐形成 APS[77]，并释放 2 个电子，APS

可通过 2 种方式释放硫酸盐：一种方式是通过

在深海热泉的巨形管蠕虫的共生菌中分离出的

ATP 硫酸化酶(ATP sulfurylase)，这是一种严格

的 Mg2+依赖酶，促进硫酸盐从 APS 释放，并产

生 1 分子 ATP[78]；另一种方式是从脱氮硫杆菌

Thiobacillus denitrificans 分离出的 ADP 硫酸化

酶(APAT)，这是一个具有 2 个 41.4 kDa 亚单位

的同型二聚体蛋白[79]，通过乒乓机制结合 AMP

作为中间代谢物，释放硫酸盐，并将 AMP 磷酸

化生成 ADP。 

4  硫同化(sulfur assimilation) 

硫的同化作用是指无机硫化合物如硫酸

盐、亚硫酸盐、硫代硫酸盐及硫烷等在酶和 ATP

的参与下，转化为含硫有机化合物，进而被用
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作细胞合成所需硫源的过程。植物或动物腐败

后，细胞有机硫如半胱氨酸可以被微生物通过

硫矿化作用还原为 H2S，微生物尤其是根际微

生物进而氧化 H2S 产生硫酸盐并释放到环境

中，但动物并不能直接利用环境中的无机硫如

土壤中的硫酸根离子和空气中的二氧化硫气体

等，必须依靠植物或微生物中的硫同化途径固

定成含硫氨基酸如半胱氨酸(Cys)[1]，或经转换

生成必需氨基酸甲硫氨酸(Met)等才能利用，因

此硫同化是连接动物、植物以及微生物之间代

谢的重要桥梁(图 3B)。 

在几乎所有的生物体中，硫酸盐同化都经

历几个连续的反应(图 2)：(1) 硫酸盐被 ATP 激

活形成 APS；(2) APS 被 ATP 分子磷酸化产生

高能硫酸盐供体 3′-磷酸腺苷 -5′-磷酸硫酸盐

(3′-phosphoadenosine-5′-phosphosulfate，PAPS)；

(3) PAPS 由还原酶催化生成亚硫酸盐；(4) 亚硫

酸盐还原为 H2S；(5) H2S 整合进入丝氨酸生成

半胱氨酸。 

在微生物中，硫酸盐被 ATP 激活生成 APS，

这一步可由与异化硫酸盐还原相同的 Sat 酶或

CysN、CysD 等酶催化完成，但与异化硫酸盐

还原不同的是，生成的 APS 继续被 ATP 活化，

产生高能的硫酸盐供体 PAPS，催化这一步的酶

有 CysC、CysNC、CysQ 以及 NrnA 等 APS 激

酶(APS kinase)[80]，接着，PAPS 还原酶(CysH)

接受来自硫氧化还原蛋白系统(包括硫氧化还

原蛋白 thioredoxin、硫氧化还原蛋白还原酶

thioredoxin reductase以及 NADPH)传递的电子，

催化 PAPS 还原生成亚硫酸盐，然后，亚硫酸

盐通过亚硫酸盐还原酶(细菌中为 CysI 和 CysJ，

植物中为 Sir)酶等还原生成 H2S，最后，丝氨酸

被丝氨酸乙酰转移酶(SAT)激活，再结合乙酰辅

酶 A 形成 O-乙酰-Ser (OAS)，OAS 的乙酰基部

分在 O-乙酰丝氨酸(硫醇)裂解酶的催化下被硫

化物取代，产生半胱氨酸。 

在植物例如拟南芥中，合成的半胱氨酸在

胱硫醚-γ-合成酶(cystathionine γ-synthase，CGS)

的作用下与 O-磷酸高丝氨酸结合，再经胱硫  

醚-β-裂解酶(cystathionine β-lyase，CBL)催化产

生同型半胱氨酸(L-homocysteine)，L-homocysteine

进而通过甲硫氨酸合成酶(methionine synthase，

MS)进行甲基化生成甲硫氨酸[81]。 

目前普遍认为在硫酸盐同化过程中，PAPS

是各种真细菌(包括肠杆菌)、古细菌和真菌的主

要底物，但对植物、藻类和蓝细菌而言，似乎

APS 才是主要底物[63]。例如在植物中，APS 可

以不经过 PAPS 这一步骤，直接在 APS 还原酶

(APR)的作用下生成亚硫酸盐[82]，植物中含有的

APR 与微生物用于异化硫酸盐还原的 APR 在

结构上有很大的不同，植物中用于硫酸盐还原

的是同化型 APR，它由二巯基化物或二硫化物

和 2 个[4Fe-4S]活性中心构成[83]，从还原态 GSH

中获取电子[84–85]。生成的亚硫酸盐继而在 SIR

的作用下，接受来自铁氧还蛋白的电子产生

H2S，最后将硫化物掺入 O-乙酰丝氨酸的氨基

酸骨架中以形成半胱氨酸，完成同化过程[81]；

在进行光合作用的组织中，由铁氧化还原蛋白

(ferredoxin)为 SIR 提供电子，SIR 将接受的    

6 个电子转移到亚硫酸盐生成 H2S；而在非光合

作用的组织 (如根系 )中，SIR 所需的电子由

NAD(P)H、铁氧化还原蛋白以及铁氧化还原蛋

白-NADP-还原酶等协同提供[86]。 

在亚硫酸盐还原过程中，植物质体使用 SIR

来将亚硫酸盐还原为硫化物，与肠道细菌、酵

母与真菌的 NADPH 依赖型 SIR 相比，植物内

的 Sir 缺少黄素酶结构域，它以铁氧还蛋白为电

子供体还原亚硫酸盐。而对于微生物来说，Sir

有广泛的电子供体，常见的有短链脂肪酸例如

乳酸、丁酸、苹果酸、丙酸和延胡索酸等，以
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及氨基酸、乙醇和氢气[19]。 

在拟南芥和水稻中，硫代硫酸盐作为底物

的硫同化模型。硫代硫酸盐被吸收进质体之后，

在 S-硫代半胱氨酸合酶 CS26 的催化下与 OAS

发生反应生成 S-硫代半胱氨酸[87]；之后的反应

与在大肠杆菌中类似，即当有 NADPH 存在时，

S-硫代半胱氨酸可以还原为半胱氨酸并释放

出亚硫酸盐，从而完成同化过程[88]。大肠杆菌

中 硫 代 硫 酸 盐 同 化 为 半 胱 氨 酸 所 消 耗 的

NADPH 和 ATP 的量少于将硫酸盐同化为半胱

氨酸，因此当硫酸盐和硫代硫酸盐同时存在

时，硫代硫酸盐有可能被优先用于无机硫化物

的同化过程[88]。相似的是，在酿酒酵母中，硫

代硫酸盐比硫酸盐更能促进菌体生长和乙醇产

量的提高[89]。 

5  有 机 硫 矿 化 (organic sulfur 

mineralization) 

有机硫矿化主要是指在有机物的代谢过程

中，有机物上含有的巯基、二硫化合物等在微

生物或硫酸酯酶的作用下生成 H2S 或其他无机

含硫化合物的过程。土壤中，有机硫占总硫的

90%以上[90]，有机硫主要是硫酸酯和磺酸盐[91]。

土壤中发生的有机硫矿化主要分为 2 种类型：

生物化学矿化(biochemical mineralization)和生

物学矿化(biological mineralization)[92]。前者指

由土壤微生物和植物根系分泌的硫酸酯酶

(sulfatase)水解硫酯键(R-S)而生成硫酸盐[93–94]；

后者指由有机碳提供能量，依赖于生物代谢活

性将碳硫键(C-S)矿化，此时释放的无机硫只是

作为碳氧化的副产物[94]。由于植物主要吸收无

机硫，因此，有机硫矿化在土壤硫循环和植物

生长中都起着重要作用。 

微生物中存在多条有机硫矿化途径：(1) 大

肠杆菌含有 6 个半胱氨酸脱硫酶 (L-cysteine 

desulfhydrase，CD)可以催化半胱氨酸解构为丙

酮酸、氨以及 H2S
[5,95]；(2) 由胱硫醚-β-合成酶

(cystathionine beta-synthase，CBS)或胱硫醚-γ-裂

解酶(cystathionine gamma-lyase，CSE)催化同型半

胱氨酸等产生 H2S
[96]；(3) CAT/MST 系统，由半

胱氨酸氨基转移酶(L-cysteine aminotransferase，

CAT)转化半胱氨酸到 3-巯基丙酮酸，之后由硫

转移酶 MST 吸收 3-巯基丙酸酸的硫而生成硫

烷(MST-SSH)[6]，过量的硫烷与 GSH 会自发反

应生成 H2S。 

哺乳动物与微生物存在着类似的矿化途

径。以丝氨酸、半胱氨酸、高半胱氨酸或同型

半胱氨酸等氨基酸作为底物，通过 CBS 和 CSE

催化大量的转硫途径(trans-sulfuration pathway)

并伴随生成 H2S，这是哺乳动物组织中 H2S 产

生的主要原因 [97]。此外，在动物中也存在着

CAT/MST 催化的矿化反应：首先，由 CAT 催化

半胱氨酸与 α-酮戊二酸的转氨反应，生成 3-巯

基丙酮酸和谷氨酸；再由 MST 以 3-巯基丙酮酸

作为硫供体将硫烷转移到半胱氨酸中，生成过

硫化物和丙酮酸[97]。 

有机硫矿化途径在微观或宏观水平上体现

了动植物和微生物之间的协同作用。动物结肠

中的细菌在代谢过程中会释放大量剧毒的 H2S

和甲硫醇(CH3SH)，这些气体会迅速渗透到结

肠粘膜，如果粘膜不能迅速解毒，则该组织将

受到严重的损伤。在对大鼠结肠粘膜的研究中

发现，结肠粘膜具有特殊的解毒系统，它能够

使该组织迅速将 H2S 和 CH3SH 氧化为硫代硫酸

盐以降低 H2S 的毒性[39] (图 3)。因此，该反应

既属于含硫有机物的矿化反应，又是哺乳动物

解除硫化物毒性的重要途径。海洋中发生的有

机硫矿化过程则宏观体现了硫循环过程中不

同生物之间的协同作用。硫酸盐被蓝细菌和硅
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藻等吸收并同化产生半胱氨酸和甲硫氨酸，之

后 浮 游 植 物 等 吸 收 氨 基 酸 并 合 成 DMSP 

(dimethylsulfoniopropionate)[98]，小部分的 DMSP

可在细菌作用下每年约生成(0.5–1.0)×1012 mol

的 DMS (dimethylsulfide)挥发到空气中而影响

全球气候变化，剩余的 DMS 则被细菌转化为

DMSO (dimethyl sulfoxide)和硫酸盐[99]；大部分

的 DMSP 则可能被海洋细菌(主要是 Roseobacter

和 SAR11 菌群)通过去甲基化作用产生 MeSH 

(methanethiol)[98]。 

6  总结 

本文以微生物为中心，系统性地阐述了 4 条

主要硫代谢途径，这些途径在多种生物中具有

高度相似性，但又具有种属特异性。其中，微

生物突破了过去我们的认知，它不仅是有机硫

的“分解者”，4 条硫代谢途径在微生物中都有所

分布，而植物和动物中只选择性具有部分的硫

代谢途径，因此，微生物是硫生物地球化学循

环的主要驱动力。微生物与动物、微生物与植

物之间以硫代谢作为基础存在着重要的协同作

用和共生关系，这些关系是硫生态循环中重要

组成部分。在今后的研究中，我们认为硫的代

谢及循环应加强以下研究。 

(1) 进一步加强在不同生物尤其是微生物

中，在生理、代谢、酶以及途径等方面硫元素

的生物循环的基础研究，以阐明硫在不同生物

中代谢的异同点，并重点研究以硫化合物代谢

作为基础建立的生态关系的机制及其在生物圈

中的重要功能； 

(2) 通过生物信息学结合传统生物学实验

等建立以微生物和动、植物之间联系的硫代谢

基础数据库，理清并统一在不同生物中酶及代

谢途径在命名、代谢产物及催化机制等的异同，

在基因组、转录组以及蛋白质组等组学水平上

充分阐释硫代谢在不同生物之间的特性、共性

和联系。 

(3) 基于生物细胞的多元素构成以及生态

环境中元素循环的复杂性，硫元素生物循环的

研究要结合碳、氮和磷等重要元素的代谢途径，

从整体上阐明硫元素生物地球化学循环的网络

和机制，并理解硫循环的生理和生态学意义。 
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